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RESUMEN
En el sureste de México existen ovinos que
descienden de los ovinos españoles introduci-
dos en el siglo XVI. El objetivo fue caracterizar las
poblaciones ovinas de Chiapas y analizar las
distancias genéticas con algunas poblaciones
ovinas españolas. Se emplearon 27 microsaté-
lites ampliamente utilizados en estudios de biodi-
versidad. Las ovejas de las Islas Canarias fueron
las más distantes genéticamente de las de Méxi-
co. Se utilizó un algoritmo que infiere una mezcla
de los genotipos de la población, es decir, que
alguno de los ancestros pertenece a otra pobla-
ción. El número de poblaciones inferidas (K) fue
de 2 a 7 y el número total iteraciones fue de
800000. Cuando K=2 el programa asignó en un
cluster las razas Palmera y Canaria y en el otro
todas las demás. Cuando K=3 se agruparon las
chiapanecas, la Palmera sola y la Merino,
Sopravissana y Canaria. Con K=4 se agruparon
las chiapanecas en un cluster, la Merino y
Sopravissana en otro y la Palmera y Canaria
independientes. Con el valor de K=5, las de
Chiapas se agruparon en uno y las otras cada
una independiente. Con K=6 se mantuvieron
unidas Chamula y Café y con K=7 el programa
asignó a las razas Chiapas, Chamula y a la Café
en clusters independientes, aunque se percibe
una fuerte influencia de la Chamula en la Café. La
Palmera quedó parcialmente dividida ente dos
clusters, indicando que puede haber individuos
genéticamente diferentes dentro de esta pobla-
ción. El Borrego Chiapas posee una gran indivi-
dualidad y diversidad genéticas.
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SUMMARY
In the Southeastern part of Mexico, there are
ovines descendent from Spanish ovines that
were introduced in XVI century. The objective
was to characterize ovine populations from
Chiapas and the genetic distances with some
Spanish breeds. 27 widely used microsatellites
in biodiversity studies were employed in this
research work. Ovines from Canary Islands
were the more genetically distant from Mexicans.
An algorithm inferring such admixture of
genotypes of the population was used (one of de
ancestors belongs to a different population).
The number of inferred populations (K) was
from 2 to 7 and the total number of iterations was
800000. When K=3, breeds from Chiapas were
grouped, Palmera in another group and Merino,
Sopravissana and Canaria in the third group. With
K= 4. The breeds from Chiapas were once more
grouped in a cluster, Merino and Sopravissana in
a second group, Palmera and Canaria, were two
independent clusters. For K=5. The breeds from
Chiapas were grouped, and independent groups
for the rest of breeds. With K=6 Chamula and
Café remained together and with K=7 the program
assigned to the breeds Chiapas, Chamula and
Café in different clusters, but a remarkable
influence from Chamula into Café is appreciated.
The Palmera was partially divided in two clusters,
showing that could exist individuals genetically
different inside this population. The Borrego
Chiapas has a vast individuality and genetic
diversity.
INTRODUCCIÓN
La preservación de razas locales es
ahora una prioridad en las políticas de
los programas de biodiversidad. En
México, en los últimos años se ha
incrementado de manera drástica el
número de explotaciones ganaderas
manejadas en forma intensiva, con la
consecuente disminución del número
de animales criollos, provocando el
riesgo de desaparición de algunos recur-
sos genéticos animales (Perezgrovas,
2003; Russell, et al., 2000). En el sur
de México, diversos grupos indígenas
de origen Maya, entre los que destacan
los Tzotziles, tienen en la cría de ovinos
una de sus principales estrategias de
subsistencia. El ganado ovino fue in-
troducido en América por los españo-
les en la primera mitad del siglo XVI.
Tras la amalgama con las tradiciones y
creencias religiosas Mayas, los
Tzotziles consideran a las ovejas como
almas compañeras y está prohibido
sacrificarlas, de manera que la lana es
el principal objetivo de su cría. La lana
es transformada manualmente en lien-
zos y prendas de vestir que protegen a
los indígenas del frío y les proporcio-
nan elementos de identidad étnica. Así,
borregos y lana representan un aporte
importante a la economía familiar y a la
identidad cultural del grupo Tzotzil.
La caracterización del ganado la-
nar de Chiapas se inició en 1983, a la
que siguió el estudio sistemático de los
esquemas tradicionales de manejo en-
tre pastoras tzotziles (Perezgrovas,
2003). El borrego Chiapas se ha ca-
racterizado fenotípicamente, en un ini-
cio clasificándose en tres variedades
de acuerdo al color de la capa: café
(Café), negro (Chamula) y blanco
(Chiapas), con diferencias significati-
vas en la calidad de lana y crecimiento
de la fibra por unidad de superficie
(Perezgrovas y Castro, 1998). Esta
raza se cría en pureza por el aislamien-
to geográfico debido a lo inaccesible
de la zona, haciendo muy difícil la
adaptación de otras razas.
Por otra parte, históricamente los
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ovinos de Chiapas provienen de razas
españolas que fueron introducidas en
el siglo XVI y se encontró que hay
parecido fenotípico con las razas Chu-
rra, Lacha, Castellana, Manchega y
Canaria. La variedad blanca del Bo-
rrego Chiapas con la Churra, la Café
con la Lacha y la Chamula con una
mezcla de Castellana, Manchega y
Canaria (Perezgrovas, 1998). Por otra
parte, en su origen, podría haber in-
fluencia de otras razas españolas, in-
glesas o francesas, como la hay en las
razas ovinas de Brasil (Paiva et al.,
2005).
Los microsatélites han probado ser
una herramienta exitosa en la diferen-
ciación genética entre poblaciones, por
lo tanto, pueden ayudar a despejar
algunas incógnitas que permitirán es-
tablecer las diferencias entre las va-
riedades de los ovinos de Chiapas y
otras poblaciones. Los estudios de dis-
tancias genéticas tienen como princi-
pal objetivo ayudar en la toma de deci-
siones en la conservación de los recur-
sos genéticos (Ruane, 1999).
El objetivo de este trabajo fue ca-
racterizar genéticamente el Borrego
Chiapas y estudiar el grado de diferen-
ciación genética entre las tres varieda-
des existentes con marcadores micro-
satélites, así como también establecer
las distancias genéticas entre el borre-
go Chiapas y algunas poblaciones ovi-
nas españolas.
MATERIAL Y MÉTODOS
Se colectaron muestras de lana de
41, 42 y 45 ovinos de las variedades
Chiapas, Chamula y Café del borrego
Chiapas, pertenecientes a la Universi-
dad Autónoma de Chiapas, la cual
posee un rebaño núcleo que acopió
animales de las comunidades indíge-
nas de Chiapas. También se utilizaron
47 ovinos de la raza Palmera, 44 de
Merino, 40 de oveja Canaria y 44 de
Sopravissana; esta última procede de
una cruza de Merino Rambouillet y la
raza extinta Vissana. Se consideró tam-
bién esta raza italiana, por ser descen-
diente del Merino, con lo cual se podría
comparar la semejanza genética de
alguna raza merinizada y ver la posible
influencia de ésta en el origen del
borrego Chiapas.
La extracción de ADN se realizó
siguiendo el protocolo de Kawasaki
(1990) Se amplificó un panel de 27
microsatélites mediante la metodolo-
gía de Martínez et al. (2000). Los
fragmentos amplificados se separaron
mediante electroforesis en un secuen-
ciador automático ABI377XL (Applied
Byiosystems. Foster City, CA, USA).
El análisis de los fragmentos y la tipifi-
cación de los alelos se realizó mediante
los programas informáticos Genescan
Analysis® 3.1.2 y Genotyper® 2.5.2,
respectivamente.
Se calcularon las frecuencias aléli-
cas, heterocigosidad y Fis mediante el
programa informático Genetix versión
4.05 (Belkhir, et al., 2003). Se realizó
una prueba de equilibrio Hardy
Weinberg según Guo and Thompson
(1992) con el programa informático
GENEPOP versión 3.1c (Raymond y
Rousset, 1995). Se realizó un análisis
de asignación de los individuos a su
población con el programa Structure
version 2.0 (Pritchard, et al., 2000).
Este método permite realizar inferen-
cias sobre la estructura poblacional a
partir de genotipos de una batería de
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loci, así como determinar la probabili-
dad con que un individuo pertenece a
cierta población. Se usó un algoritmo
que infiere que las poblaciones están
mezcladas. El valor del parámetro K
empleado en el análisis varió de 2 a 9
y el número total de iteraciones fue de
800000.
RESULTADOS Y DISCUSION
En la tabla I se muestran los prin-
cipales estadísticos de caracterización
genética. Se aprecia que dentro de las
poblaciones de Chiapas, la café es la
que tiene mayor número de alelos y
mayor heterocigosidad. Esto podría in-
dicar que es una población con influen-
cia de otras razas. El valor de Fis en
esta población (diferente de 0), tam-
bién indica que podría estar estructurada.
Por otra parte, la raza Palmera presenta
el menor número medio de alelos y el
valor de heterocigocidad esperada más
bajo, lo que indica que su diversidad
genética podría estar limitada por el
aislamiento.
En la figura 1 se presenta una
estimación de la estructura de la pobla-
ción. Cada individuo está representa-
do por una delgada línea vertical, la
cual se divide en K segmentos colo-
reados que representan la fracción de
cada individuo perteneciente a cada
uno de los clusters. Cuando K=2 el
programa asignó en un cluster a las
razas Palmera y Canaria y en el otro
todas las demás indicando que la ma-
yor diferencia se detecta entre estos
dos grupos, como corresponde a su
fenotipo (Álvarez et al., 2000). Cuan-
do K=3 se agruparon las chiapanecas, la
Palmera sola y la Merino, Sopravissana
y Canaria. Con K=4 se agruparon las
chiapanecas en un cluster, la Merino y
Sopravissana en otro y la Palmera y
Canaria independientes. Con el valor
de K=5, las de Chiapas se agruparon
en uno y las otras cada una indepen-
diente. Con K=6 se mantuvieron uni-
das Chamula y Café y con K=7 el
programa asignó a las razas Chiapas,
Chamula y a la Café en clusters inde-
pendientes, aunque se percibe una fuer-
te influencia de la Chamula en la Café.
Tabla I. Tamaño muestral, número medio de alelos, heterocigosidad esperada (Hexp) y
observada (Hobs) y valores de Fis (intervalos de confianza a 95%) para las poblaciones
estudiadas. (Samples number, average allele number, expected (Hexp) and observed (Hobs)
heterozygosity and Fis values (intervals of confidence to 95%) for the studied populations).
Población N Número de alelos Hexp Hobs Fis
Chiapas 41 6,1 0,624 0,606 0,042 (-0,005 – 0,059)
Chamula 42 6,9 0,699 0,690 0,026 (-0,021 – 0,045)
Café 45 7,8 0,712 0,666 0,076 (0,033 – 0,096)
Palmera 47 5,6 0,612 0,563 0,091 (0,038 – 0,143)
Canaria 40 7,9 0,718 0,686 0,058 (-0,004 – 0,076)
Merino 44 6,7 0,661 0,620 0,074 (0,016 – 0,106)
Sopravissana 44 8,5 0,727 0,703 0,045 (0,004 – 0,060)
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La Palmera quedó parcialmente dividi-
da ente dos Clusters, indicando que
puede haber individuos genéticamente
diferentes dentro de esta población.
Cuando la diferenciación entre pobla-
ciones es pequeña el programa no de-
tecta una estructura clara de la pobla-
ción y como en estudios realizados en
humanos, la mayor distancia genética
corresponde más con la distancia geo-
gráfica (Rosenberg et al., 2003).
En cuanto a la asignación, se pre-
senta en la tabla II para un valor de
K=9. El programa asignó a las razas
Chiapas, Chamula y a la Café en clusters
independientes, aunque se percibe una
fuerte influencia de la Chamula en la
Café. La Palmera quedó parcialmente
dividida ente los Clusters 1 y 4, indi-
cando que puede haber individuos con
diferentes orígenes dentro de esta po-
blación.
La influencia de las razas Canarias
en la formación de las razas Criollas no
se discute en el presente trabajo, aunque
se realiza una comparativa con ovejas
canarias actuales que a su vez han sufri-
do un proceso de selección y deriva
génica a través de los siglos, muy distinto
al del borrego Chiapas, por lo que las
diferencias genéticas entre ambas po-













































































Figura 1. Estimación de la estructura de la población con el algoritmo de Pritchard et al.
(2000) con diferentes valores de K. (Estimation of the structure of the population with Pritchard et
al. (2000) software using different K values).
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Tabla II. Proporción de animales de cada población predefinida en los 7 clusters. (Proportion
of animals for each predefined population on the 7 clusters).
Cluster
Raza 1 2 3 4 5 6 7
Chiapas 0,027 0,012 0,884 0,007 0,009 0,008 0,053
Chamula 0,046 0,011 0,091 0,006 0,015 0,010 0,821
Café 0,539 0,023 0,133 0,012 0,018 0,015 0,260
Palmera 0,007 0,104 0,006 0,820 0,020 0,028 0,015
Sopravissana 0,009 0,016 0,011 0,005 0,932 0,016 0,011
Merino 0,011 0,014 0,010 0,009 0,016 0,930 0,010
Canaria 0,011 0,916 0,006 0,013 0,033 0,012 0,010
la oveja Merina es similar sin duda tuvo
que tener alguna influencia sobre las
variedades Chamula y Café, aunque re-
cientemente no ha intervenido en la po-
blación a diferencia de los que ocurre en
la raza Sopravissana.
El Borrego Chiapas posee una gran
individualidad y diversidad genéticas.
Está estructurado genéticamente en
tres poblaciones claramente diferen-
ciadas (Chiapas, Chamula y Café) que
incluso pueden tener consideración de
razas autóctonas de México, suscepti-
bles de ser conservadas y protegidas.
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